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Xiamen University. It introduces Professor Wang’s experience in studying ancient DNA in Harvard Medical School
and Max Planck Institute of Germany after he graduated from Fudan University, and the development of molecular
anthropology. The molecular anthropology research carried out by Professor Wang's team is to extract DNA from an⁃
cient samples of more archeological tombs and sites, and to establish a time axis to study the relationship between
ancient and modern people. It is of great significance to enrich and improve the history of East Asian people.

















ence》期刊上的论文用 12000 条男性 Y 染色体证明了中国人走出非洲的理论；还有在 2004 年，我们一个
师兄柯越海教授（浙江大学医学院副院长，教授，博士生导师）用分子人类学的方法研究汉族文化传播
模式的论文发表在了英国《Nature》期刊。这两篇论文可以说 2005 年左右那个时间段内分子人类学的








































王：我在复旦大学是硕博连读，从 2010 年 9 月正式入学，到 2015 年的 6 月博士毕业，在硕博阶段明









王：之前提到 2010 年古人类 DNA 革命性的发展，其实我国对古人类 DNA 最早的研究始于 20 世纪七
八十年代湖南医学院对马王堆汉墓辛追夫人遗骸的 DNA 和 RNA 的提取；到 80 年代中期，古人类 DNA
领域一个创始人 Svante Pääbo 就成功地提取了古埃及木乃伊的 DNA，一直到 2010 年之前的 20 多年都是
对实验技术的探索，比如样本的防污染工作：去除埋藏环境中的细菌和微生物污染，判定提取出来的是
古 DNA 而不是混入的现代人 DNA；以及方法和标准的建立，比如您刚刚参观的古 DNA 实验室里防止外
界污染的空气过滤机、正压系统和紫外灯，都是当时摸索出来的一系列方法。这些方法是比较简单的，
主要的一个技术手段是直到 2008 至 2010 年出现的新的 DNA 测序方法，我们叫作新一代测序技术或者
二代测序技术，可以让我们以极低的成本短时间内测序全基因组。在此之前都是经过简单地建细菌文
库或者一代 PCR 扩增和测序，最多研究几百个基因位点，而我们的全基因组有 30 亿个基因位点。新一
代测序技术使得价格较 2000 年降了几万倍，给我们大规模开展古人类 DNA 研究工作提供了条件。所











掌握了古 DNA 领域最前沿的技术和方法，而中国的古 DNA 研究非常少，现在全世界发表的古人类全基
因组的数据有 3000 到 4000 份，我们中国的数据几乎是零，且运用的多是二三十年前的技术手段和方
法，未运用二代测序技术的大数据分析方法。现在是希望在中国这么一片古 DNA 的空白区域能多做一
些中国的古代样本。







距今 3000 年至 6000 年间的古 DNA 样本，美洲人的起源问题，古埃及木乃伊全基因组 DNA，距今 3000 年
前鼠疫杆菌比较研究，匈牙利国王 DNA 研究。其中我主导的项目有两个，一是在位于里海和黑海之间
























① 参见《华夏地理》2019 年第 5 期。
28
徐杰舜（问），王传超（答）/以骨为证：破译中华民族的开天辟地——访厦门大学人类学研究所王传超教授
的 DNA 提取出来，由祖先人群的 DNA 下溯现代各个族群怎样由几千年前的人群混合来形成的。之前






王：在古 DNA 的提取上，首先我们需要从考古遗址取得样本，人骨有两个位置有利于保存古 DNA，
一是有牙釉质保护的牙齿，二是脑颅骨上深入颅腔的颞骨，DNA 受外界污染较少。这两块地方是我们
研究的关键材料，如果没有牙齿或颞骨，我们也可以取长骨这样一些骨质比较厚的骨样本。然后我们
在古人类 DNA 超净实验室提取 DNA，先去除表面杂质，用次氯酸清洗去除表面污染，再用紫外灯照射
清理微生物或来自我们现代人的 DNA 污染；接下来有两种方法取骨粉，一是直接用非常小的电钻在牙
齿上钻孔，用粉末提取 DNA，二是把牙齿或小块的骨头置入零下 80 度的液氮脆化成骨粉，粉末状是增
大后续化学反应接触的面积；下一步我们用化学试剂裂解细胞，释放其中的 DNA，用二氧化硅为主要成
分的硅胶把 DNA 吸附出来后再用盐溶液清洗下来，这就是我们提取古人类 DNA 的全过程。提取完成
后对 DNA 进行检测，首先需要在 DNA 两头加上类似于标签一样的短序列，识别真正的古 DNA，再经过



























的 DNA 类型。而人群在由东亚大陆到东南亚的北向南扩散过程中，南方的族群也贡献了 DNA，其实是
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一个南北方交流融合的过程。
徐：正如你所说，历史时期中国东南的吴越也在向北发展，但闽越在汉代时被北方华夏汉族移民替
换了。我跟李辉合作的岭南民族源流研究，他当时是从民族的基因去分析，而你现在从从古到今来推
演来研究，正好就是能够更具体回答我想了解的内容了。我很希望通过你的研究，在李辉老师的基础
上进一步的发展和细化，把东亚族群的迁徙与民族学研究结合起来。
王：谢谢徐教授对我们的期待，我们一步步做好。
徐：你的研究非常重要，一定要申报国家的重大课题，没有重大课题的话是难以支持完成的。你要
利用国家重大课题或者重大项目的申请立项，你才能够把这些考古的有关部门拉进你的轨道，你才能
够建立更加强大、更加设备齐全的实验室。现在的小空间太憋屈啦！你要学会推销自己，因为你讲具
体的技术很滔滔不绝，但在这个研究意义上还需要升华，你要用通俗的语言让人家接受你，让人家听得
懂。这点很重要，你就是写给社会科学这方面的申请书，你也要用这样的语言来写。那些评委才看
得懂。
王：谢谢徐教授的点拨，徐老师您的勾画的愿景是非常好，我们也希望能得到更多的经费支持。我
们现在只是处在一个起步阶段，包括实验室空间、经费的争取都是在一个起步阶段，我们一点一点去积
累成果。
徐：为什么我要建议你，是因为我们现在中央的意图已经非常清楚了，我们是亚洲文明对话，对不
对？亚洲文明对话当中最重要的问题是中华文明，中华文明的开天辟地是怎么回事？要把这个东西说
清楚，你才讲得响。我们一起来帮你呼吁，让学界更多的人认识和了解到古人 DNA 的重要性，对理清
中华文明的重要性。
王：谢谢徐教授的指导和支持。
徐：你现在到厦大来很好！好在张先清、邓晓华他们看中了你的人才，我觉得他们是很有眼光的。
你要高屋建瓴拿一个大的项目，我就觉得你要把目标对准，你要站得高一点，看得远一点，胆子要大一
点，要细化一点。
王：谢谢徐教授的建议。
徐：我听了你的介绍，我觉得非常有意义，非常有价值。我昨天来厦大，我就想今天下午可能没有
活动，他们叫我做什么我都不去了，我就是想跟你再聊一聊，说不定就是从你的分子人类学的古人的研
究，你就能够破译中华民族开天辟地的大事件。好，也谢谢你接受我的采访，那今天我们就谈到这里。
王：谢谢徐教授！
（录音整理：郭健新）
【责任编辑：黄 玲】
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